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特に規模の大きい大量絶滅は Big Five と呼ばれる
ヒトは生態システムの多様性に
どれほどの影響を与えたのか？
① 現生人類の世界中への拡散 (50000BP ～ 10000BP)
アフリカを除く全ての人類進出の地で大型動物相が絶滅
② 農耕・牧畜の開始 (10000BP ～ )
栽培化・家畜化に伴う野生原種の遺伝的な改良が行われて
多くの野生原種は絶滅もしくは集団サイズが縮小
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エピオルニスと走鳥類の系統樹
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レア
ダチョウ
分子進化速度と体重には負の相関関係がある
走鳥類の祖先種の体重を推定すると約3.5kgであり、十分に飛べる体重であった！
ナウマンゾウ
Paleoloxodon naumani
ナウマンゾウの系統関係は？
マルミミゾウ
Loxodonta cyclotis
サバンナゾウ
Loxodonta africana
アジアゾウ
Elephas maximus
ケナガマンモス
Mammuthus primigenius
絶滅種
ミトコンドリアゲノム全長配列
ミトコンドリアDNA
部分配列に基づく
ナウマンゾウとゾウ科
の最尤系統樹
アジアゾウ
ケナガマンモス
サバンナゾウ
マルミミゾウ
ナウマンゾウ
寒冷地適応したマンモスは2006年にミトコンドリアゲノムが決定。
一方、ナウマンゾウの生息地は温暖湿潤でありDNAの保存状態が
極めて悪かったと考えられ、従来のPCRシーケンシングでは
データは得られなかった。
